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⽇本⼈に多い 変異を持つ肺腺がんの罹りやすさを決める遺伝⼦領域発⾒―免
疫を司る 遺伝⼦など 遺伝⼦領域が関与することを解明―
（オーダーメイド医療実現化プロジェクト（滋賀医⼤病院を含む 医療機関）試料を⽤いた研究）
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概要
世界の肺がん死亡数は全がん死の約 を占め最多であり、予後は不良である。その中で 遺伝⼦変異陽性肺腺がんは⽇本⼈を含むアジア⼈に多い傾向が
ある。
我々は、⽇本⼈の肺腺がん患者（ 変異陽性がん 例、 変異陰性がん 例）とがんに罹患していない集団（ 例）のサンプルを⽤いて⾼
速⼤量タイピングシステムにより 万個の遺伝⼦多型（ ）のゲノムワイド関連解析を⾏い、 変異陽性の肺腺がんの発症に関わる つの遺伝⼦領域を
同定した。その⼀つである免疫応答の個⼈差の原因となる クラス 遺伝⼦産物である タンパク質の 番⽬のアミノ酸置換を起こす多型は
変異陽性肺腺がんの罹患性を決める因⼦のひとつと考えられた。これらの結果は、 変異を起こした細胞に対する抗腫瘍免疫応答の個⼈差が、 変異
陽性肺腺がんへの罹りやすさに関与する可能性を⽰唆している。
今後、これらの遺伝素因と環境要因を組み合わせることで、肺腺がんの発症リスク診断法や新たな治療薬の開発に寄与することが期待される。
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